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Abstract:Barbless Carp (Cyprinus pellegrini) ，which is endemic to lakes of Yunnan plateau，is categorized
into the second grade in the list of China key protected animal species． Introgressive hybridization between
native Barbless Carp and exotic Common Carp (C． carpio)has occurred extensively in Xingyun Lake． This
study assessed the genetic status of the Luosipu original population of Barbless Carp based on morphological，
microsatellite and mitochondrial DNA analyses． Morphological analyses showed that all individuals of the
Luosipu Barbless Carp sample were strictly intermediate between reference samples of Barbless and Common
Carp． Factorial correspondence analysis of microsatellite data indicated that all individuals of the Luosipu
Barbless Carp sample fell in between reference samples of Barbless and Common Carp，but were very near to
the former． Mitochondrial DNA analysis revealed that all individuals of the Luosipu Barbless Carp sample had
the mitochondrial DNA haplotypes of Common Carp． There was obvious inconsistency between nuclear and
mitochondrial genetic structures in Luosipu Barbless Carp sample． These results suggest that all individuals of
the Luosipu Barbless Carp sample are hybrids． Considering that the Luosipu Barbless Carp population may in
fact be a hybrid population，a new captive breeding programme should be found for effectively conserving and
restoring Barbless Carp．
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1. 1 实验样本 共计 19 尾标本采集于云南省
江川县螺蛳铺养殖场的大头鲤原种种群(简称
螺蛳铺大头鲤) ，所有个体都用于形态分析和
微卫星分析，其中 9 个个体用于线粒体 DNA 分
析。中国科学院水生生物研究所与昆明动物研
究所标本馆馆藏的 51 尾大头鲤标本及 51 尾鲤
标本在形态分析中分别用作大头鲤及鲤的纯种
参照。2005 年采集于长江的 33 尾鲤在微卫星
分析中用作鲤的纯种参照。Yang 等［12］使用标
本馆馆藏的福尔马林固定大头鲤标本作为参
照，对 2007 年星云湖鲤亚属野生种群中 62 个
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表 1 形态和分子分析的样本信息























































a. 来自中国科学院水生生物研究所和昆明动物研究所的馆藏标本;b. Yang 等［12］基于线粒体 DNA 控制区序列的系统发育分
析鉴定为具有大头鲤线粒体 DNA 和鲤线粒体 DNA 的个体;c. Tang 等［13］基于形态分析和微卫星分析鉴定为大头鲤纯种的个体。
a． Museum specimens deposited in Institute of Hydrobiology and Kunming Institute of Zoology，Chinese Academy of Sciences;b． The
individuals identified with Barbless Carp mtDNA or Common Carp mtDNA from the Xingyun Lake wild population collected in 2007 by Yang
et al．［12］;c． The individuals identified as pure Barbless Carp based on morphological and microsatellite analyses by Tang et al．［13］ ．
马林溶液固定的鱼体标本。




定性状［5］。33 个度量性状包括 13 个传统度量
性状和 20 个框架结构度量性状［15］(图 1)。使
用电子数显卡尺进行度量性状测量，精度为
0. 01 mm。使用 Past 1. 75b 软件对度量性状原
始测量数据的个体大小差异进行校正，然后在
Statistica 7. 0 软件中对度量性状校正数据的相
关 系 数 矩 阵 进 行 主 成 分 分 析 (principal
component analysis，PCA)。使用 Statistica 7. 0
软件统计须的数目、第一鳃弓外侧鳃耙数目和
主成分分数在各样本的平均值及标准差。





应总体积为 25 μl，包含 1 × PCR 缓冲液、0. 2
mmol /L dNTP、0. 2 μmol /L 正 向 引 物、0. 2
μmol /L 反向引物、0. 5 U Taq 聚合酶(Biostar
International)和 20 ～ 50 ng 基因组 DNA。PCR
反应条件为:94℃预变性 5 min;94℃变性 30 s，
45 ～ 55℃退火 40 s，72℃延伸 40 s，循环 35 次;
72℃延伸 10 min。使用垂直电泳装置 Sequi-
General GT Sequencing Cell (Bio-Rad)分析 PCR
扩增产物，以分子量标记 pBR322 DNA / MspⅠ
为参照读取等位基因大小。使用 Genetix 4. 05
软件对个体多位点分数进行因子对应分析
(factorial correspondence analysis，FCA) ，以比
较个体间相似性。
使用引物 5'-TGCAT ATAAA AGAA(TC)
GCCTG GCATG-3'和 5'-TCACC CCTGG CTCCC
AAAGC CAG-3'［18］进行线粒体 DNA 控制区约
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图 1 形态度量示意图
Fig. 1 Morphometric characters
传统形态度量性状:D1. 体长;D2. 头长;D3. 吻长;D4. 眼
径;D5. 眼后头长;D6. 尾柄长;D7. 头高;D8. 体高;D9.
尾柄高;D10. 腹鳍基部末端至肛门距离;D11. 臀鳍基长;
D12. 口宽(图中不能显示) ;D13. 眼间距(图中不能显示)。
框架结构度量的坐标点:a． 吻端;b． 枕后;c． 胸鳍起点;d． 背
鳍起点;e．腹鳍起点;f．背鳍基部末端;g． 臀鳍起点;h． 尾鳍背
部起点;i．尾鳍腹部起点。框架结构度量性状:a ～ b;a ～ d;a
～ c;a ～ e;b ～ c;b ～ d;b ～ e;c ～ e;c ～ d;d ～ e;d ～ f;d ～ g;e ～
g;e ～ f;f ～ g;f ～ h;f ～ i;g ～ i;g ～ h;h ～ i。
Traditional:D1. Standard length;D2. Head length; D3. Snout
length;D4. Eye diameter;D5. Post orbital length;D6. Caudal
peduncle length;D7. Head depth at occiput;D8. Body depth;
D9. Caudal peduncle depth;D10. Posterior end of pelvic-fin base
to anus length;D11. Anal-fin basal length;D12. Mouth width
(not be directly shown here) ;D13. interorbital width (not be
directly shown here)． Truss:a-b;a-d;a-c;a-e;b-c;b-d;b-e;
c-e;c-d;d-e;d-f;d-g;e-g;e-f;f-g;f-h;f-i;g-i;g-h;h-i．
500 bp 碱基的正反链双向扩增。PCR 反应总
体积为 50 μl，体系组成和反应条件与微卫星
PCR 反应相同，其中退火温度为 50℃。将 PCR
引物扩增产物进行回收并在 ABI 3730 测序仪
上对其进行测序。使用 Clustal X 1. 83 软件和
DnaSP 4. 20 软件进行序列比对及单倍型统计。
使用 Arlequin 3. 11 软件构建单倍型最小跨度
网络图，采用的模型为伽马曲线校正后的
Tamura-Nei 模型。使用 Adobe Illustrator 软件绘
制单倍型网络图。
2 结 果
2. 1 形态分析 大头鲤与鲤的参照样本在须
的数目和第一鳃弓鳃耙数目上是可以完全区分
的。大头鲤参照样本(48 个个体无须，2 个个
体有 1 根须，1 个个体有 2 根须)中绝大多数个
体是无须的，其须的数目平均值为 0. 08 ± 0. 34
(平均值 ± 标准差，后同) ;鲤参照样本所有个
体都具有 4 根须;螺蛳铺大头鲤样本(12 个个
体有 2 根须，1 个个体有 3 根须，6 个个体有
4 根须)中大多数个体具有中间数目的须，即 2 ～
3 根须，其须的数目平均值为 2. 68 ± 0. 95。大
头鲤具有较高的鳃耙数目，范围为 46 ～ 57，平
均值为 50. 7 ± 2. 3;鲤具有较低的鳃耙数目，范
围为 18 ～ 24，平均值为 21. 0 ± 1. 4;螺蛳铺大头
鲤样本的鳃耙数目严格介于大头鲤与鲤之间，
范围为 30 ～ 37，平均值为 33. 5 ± 2. 0(图 2)。
图 2 度量性状第一主成分(PC1)分数和
鳃耙数目的散点图
Fig. 2 Plot of morphometric PC1 scores and
number of gill rakers
实心圆形代表螺蛳铺大头鲤样本，实心三角形代表鲤的标本馆
纯种标本，实心菱形代表大头鲤的标本馆纯种标本，空心菱形
代表 2003 年星云湖野生种群中的 2 个大头鲤纯种个体。
Solid circles represent the Luosipu Barbless Carp sample; solid
triangles represent the museum specimens of Common Carp;solid
diamonds represent the museum specimens of Barbless Carp;open
diamonds represent the 2 pure Barbless Carp individuals from the




离(图 2)。度量性状 D5、D12、d ～ f 和 f ～ h 在
PC1 上具有较高的因子载荷(表 2) ，是区分大头
鲤和鲤的关键性状。大头鲤具有较高的 PC1 分
数，范围为 0. 51 ～ 1. 63，平均值为 0. 97 ± 0. 24;鲤
具有较低的 PC1 分数，范围为 － 1. 38 ～ － 0. 46，
平均值为 － 0. 97 ± 0. 18;螺蛳铺大头鲤样本的
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PC1 分数与鳃耙数目相似，接近严格介于大头鲤





表 2 度量性状校正数据前 2个主成分(PC)的特征载荷
Table 2 Character loadings on the first two principal











D1 － 0. 024 － 0. 081
D2 － 0. 203 0. 127
D3 － 0. 056 0. 609
D4 － 0. 152 － 0. 344
D5 － 0. 270 0. 054
D6 － 0. 152 － 0. 084
D7 － 0. 147 0. 048
D8 0. 133 0. 085
D9 0. 247 0. 038
D10 0. 180 － 0. 284
D11 0. 177 0. 190
D12 － 0. 344 0. 153
D13 － 0. 227 0. 114
a ～ b － 0. 099 0. 055
a ～ d － 0. 039 － 0. 019
a ～ c － 0. 145 0. 093
a ～ e － 0. 109 － 0. 023
b ～ c － 0. 043 0. 035
b ～ d 0. 025 － 0. 014
b ～ e － 0. 015 － 0. 046
c ～ e － 0. 053 － 0. 184
c ～ d 0. 074 0. 060
d ～ e 0. 167 0. 091
d ～ f 0. 272 － 0. 099
d ～ g 0. 203 － 0. 091
e ～ g 0. 197 － 0. 242
e ～ f 0. 205 － 0. 031
f ～ g 0. 183 0. 091
f ～ h － 0. 324 － 0. 351
f ～ i － 0. 141 － 0. 193
g ～ i － 0. 075 0. 006
g ～ h 0. 034 0. 036




78. 77 4. 54
2. 2 微卫星分析 9 个微卫星位点显示了较
高的多态性，多态性最高的位点 CCA67 具有 41









Fig. 3 Factorial correspondence analysis




Solid circles represent the Luosipu Barbless Carp sample;solid
triangles represent the pure Common Carp sample collected in
2005; open diamonds represent the 2 pure Barbless Carp
individuals from the Xingyun Lake wild population collected in
2003.
2. 3 线粒体 DNA 分析 共获取了 73 个个体
的线粒体 DNA 控制区 452 bp 序列，共计 35 个
变异位点和 23 个单倍型。最小跨度单倍型网
络图显示 23 个单倍型可分为 2 个 Clade，其中
10 个单倍型属于 Clade Ⅰ，13 个单倍型属于
Clade Ⅱ(图 4)。Clade Ⅰ与 Clade Ⅱ之间具有
9 步突变。Yang 等［12］鉴定的具有大头鲤线粒
体 DNA 的所有 29 个个体都分布于 Clade Ⅱ，
Yang 等［12］鉴定的具有鲤线粒体 DNA 的所有
33 个个体都分布于 Clade Ⅰ，因此认为 Clade
Ⅰ和 Clade Ⅱ分别代表鲤和大头鲤的线粒体
DNA 单倍型(图 4)。螺蛳铺大头鲤样本的
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图 4 线粒体 DNA 控制区序列的单倍型网络图
Fig. 4 The mtDNA D-loop haplotype network
灰色代表螺蛳铺大头鲤样本;白色和阴影线分别代表 2007 年星云湖野生种群中具有大头鲤线粒体 DNA 的个体和具有鲤线粒体
DNA 的个体;黑色代表 2003 年星云湖野生种群中的 2 个大头鲤纯种个体。圆的面积与个体数目成正比。短横线数目代表单倍
型之间的突变步数。数字分别代表不同的单倍型。
Gray represents the Luosipu Barbless Carp sample，white and hatched respectively represent the individuals with Barbless Carp mtDNA and
the ones with Common Carp mtDNA from the Xingyun Lake wild population collected in 2007，black represents the 2 pure Barbless Carp
individuals from the Xingyun Lake wild population collected in 2003. Circle areas are proportional to numbers of individuals． Cross-bars on
connecting lines represent the number of mutational changes between the haplotypes． Number in circle represent the haplotype．
9 个个体共具有 3 个单倍型(GenBank 序列号:
JX076824 ～ JX076826) ，都属于 Clade Ⅰ，其中
主要单倍型 H1 为该样本特有(图 4)。Tang
等［13］鉴定的 2 个大头鲤纯种个体的单倍型分
别为 H5 和 H11(GenBank 序列号:JX076827，












































































头鲤雌性个体和雄性个体各 100 尾 (根据
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